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< ! — StartFragment — >RES 
AAD36478 

ID AAD36478 standard; 
XX 

AC AAD36478; 



cDNA; 2409 BP. 



SEQ ID NO:8 alignment 



|Does not encode full SEQ ID N(5i9l 



21-AUG-2002 (first entry) 

Human phospholipase A2-like enzyme encoding cDNA #3. 

Human; phospholipase A2-like enzyme; PLA2; asthma; cancer; inflammation; 
cardiovascular disorder; central nervous system disease; CNS; diabetes; 
obesity; chronic obstructive pulmonary disease; overweight; anorexia; 
cachexia; wasting disorder; appetite modulation; eating disorder; stroke; 
bulimia; obesity; hypertension; type 2 diabetes; gall bladder disease; 
coronary artery disease; hyperlipidaemia; osteoarthritis; sleep apnoea; 
respiratory disorder; cancer; polycystic ovarian syndrome; pregnancy; 
thrombolic disease; menstrual irregularities; hirsutism; depression; 
gout; stress incontinence; gene therapy; cytostatic; cardiant; vulnerary; 
nootropic; Anticonvulsant; neuroleptic; tranguilliser ; antiinf ertility ; 
analgesic; metabolic; enzyme; gene; ss. 



OS Homo sapiens. 



Key 
CDS 



Location/Qualifiers 
1. .2406 
/*tag= a 

/product= "Human phospholipase A2-like enzyme" 
/note= "CDS does not include start and stop codon" 
/partial 



WO200231162-A2. 



18-APR-2002 . 



PF 09-OCT-2001; 200 1WO-EP0 1 1 6 42 . 
XX 

PR 10-OCT-2000; 2000US-0238434P . 



27-DEC-2000; 
31-AUG-2001; 



2000US-0258051P. 
2001US-0315982P. 



(FARB ) BAYER AG. 



WPI; 2002-416866/44. 
P-PSDB; AAE22843. 

New human phospholipase A2-like enzyme polypeptides for treating or 
preventing cancer, inflammation, and chronic obstructive pulmonary 
disease, diabetes, stroke, dementia and obesity. 

Claim 1; Fig 8; 164pp; English. 

The present invention relates to novel human phospholipase A2 (PLA2)-like 
enzyme polypeptides and their corresponding proteins. PLA2-like seguences 
are useful for treating phospholipase A2-like enzyme dysfunction related 
diseases such as asthma, cancer, inflammation, cardiovascular disorder, 
central nervous system (CNS) disease, diabetes, obesity and chronic 
obstructive pulmonary disease. They are useful for treating overweight, 
anorexia, cachexia, wasting disorders, appetite suppression, appetite 
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CC enhancement, increases or decreases in satiety, modulation of body weight 

CC and/or other eating disorders such as bulimia, obesity /overweight- 

CC associated comorbidities including hypertension, type 2 diabetes, stroke, 

CC coronary artery disease, hyperlipidaemia, gall bladder disease, gout, 

CC osteoarthritis, sleep apnoea and respiratory problems, endometrial, 

CC breast, prostate, colon cancer, thrombolic disease, polycystic ovarian 

CC syndrome, reduced fertility, complications of pregnancy, menstrual 

CC irregularities, hirsutism, stress incontinence and depression. Seguences 

CC of the invention are also used in gene therapy. The present seguence is 

CC human PLA2-like cDNA 

XX 

SQ Seguence 2409 BP; 498 A; 760 C; 709 G; 442 T; 0 U; 0 Other; 



Query Match 67.2%; Score 2409; DB 6; Length 2409; 

Best Local Similarity 100.0%; Pred. No. 0; 

Matches 2409; Conservative 0; Mismatches 0; Indels 0; Gaps 0; 



Qy 147 GAGGCCTCTACCTGCTGGCAGCTCACAGTGAGGGTCCTGGAGGCGCGGAACCTGCGCTGG 206 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1 GAGGCCTCTACCTGCTGGCAGCTCACAGTGAGGGTCCTGGAGGCGCGGAACCTGCGCTGG 6 0 



20 7 GCTGACCTGTTGAGTGAGGCCGACCCTTACGTGATCCTACAGCTGTCGACCGCACCTGGA 26 6 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
61 GCTGACCTGTTGAGTGAGGCCGACCCTTACGTGATCCTACAGCTGTCGACCGCACCTGGA 120 



Qy 267 ATGAAGTTTAAGACCAAGACGCTCACCGACACCAGTCATCCTGTGTGGAATGAGGCCTTC 326 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 121 ATGAAGTTTAAGACCAAGACGCTCACCGACACCAGTCATCCTGTGTGGAATGAGGCCTTC 180 



32 7 CGTTTCCTTATCCAAAGTCAGGTCAAGAATGTTCTGGAGCTTAGCATCTATGATGAGGAC 386 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
181 CGTTTCCTTATCCAAAGTCAGGTCAAGAATGTTCTGGAGCTTAGCATCTATGATGAGGAC 240 



Qy 387 TCAGTCACGGAGGATGACATCTGCTTCAAGGTTCTCTATGACATCTCAGAAGTCCTCCCT 446 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 241 TCAGTCACGGAGGATGACATCTGCTTCAAGGTTCTCTATGACATCTCAGAAGTCCTCCCT 30 0 



4 4 7 GGCAAGCTGCTCCGGAAAACCTTCTCCCAGAGTCCCCAGGGAGAGGAGGAGCTGGATGTG 50 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
301 GGCAAGCTGCTCCGGAAAACCTTCTCCCAGAGTCCCCAGGGAGAGGAGGAGCTGGATGTG 36 0 



507 GAGTTCCTGATGGAAGAAACGTCAGATCGCCCAGAAAACCTCATCACCAACAAAGTCATT 566 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
361 GAGTTCCTGATGGAAGAAACGTCAGATCGCCCAGAAAACCTCATCACCAACAAAGTCATT 420 



Qy 56 7 GTGGCCCGAGAGCTGTCATGCCTGGATGTGCATCTGGACAGCACAGGGAGCACCGCTGTG 626 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 421 GTGGCCCGAGAGCTGTCATGCCTGGATGTGCATCTGGACAGCACAGGGAGCACCGCTGTG 48 0 



Qy 627 GTTGCAGATCAGGACAAGCTGGAGCTGGAGCTGGTGCTGAAGGGGTCCTATGAGGACACA 686 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 481 GTTGCAGATCAGGACAAGCTGGAGCTGGAGCTGGTGCTGAAGGGGTCCTATGAGGACACA 540 



Qy 687 CAGACATCCTTCCTGGGCACAGCCTCTGCCTTCCGCTTCCACTACATGGCAGCCCTAGAG 746 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 541 CAGACATCCTTCCTGGGCACAGCCTCTGCCTTCCGCTTCCACTACATGGCAGCCCTAGAG 600 



7 4 7 ACAGAGCTGAGCGGGCGCCTGAGGAGCTCCAGAAGCAATGGCTGGAATGGGGACAACTCA 80 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
6 01 ACAGAGCTGAGCGGGCGCCTGAGGAGCTCCAGAAGCAATGGCTGGAATGGGGACAACTCA 6 6 0 
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80 7 GCTGGGTACCTCACTGTGCCCCTGAGGCCCTTGACCATTGGGAAGGAGGTGACTATGGAT 86 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

6 61 GCTGGGTACCTCACTGTGCCCCTGAGGCCCTTGACCATTGGGAAGGAGGTGACTATGGAT 72 0 

86 7 GTTCCTGCTCCAAATGCCCCAGGAGTGAGGCTGCAGCTCAAGGCAGAGGGCTGCCCTGAG 92 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

721 GTTCCTGCTCCAAATGCCCCAGGAGTGAGGCTGCAGCTCAAGGCAGAGGGCTGCCCTGAG 78 0 

92 7 GAGCTGGCCGTGCACCTGGGCTTCAATCTCTGTGCAGAGGAGCAGGCCTTCCTGAGCAGG 98 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

781 GAGCTGGCCGTGCACCTGGGCTTCAATCTCTGTGCAGAGGAGCAGGCCTTCCTGAGCAGG 8 4 0 

98 7 AGGAAGCAGGTGGTGGCCAAGGCCCTGAAGCAGGCCCTGCAGCTGGACAGAGACCTGCAG 10 46 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

8 41 AGGAAGC AGGT GGTGGCCAAGGCCC TGAAGCAGGCCC TGCAGC TGGACAGAGAC C TGC AG 90 0 

10 4 7 GAGGATGAGGTACCCGTTGTGGGCATCATGGCCACAGGAGGAGGTGCCCGGGCCATGACC 1106 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

901 GAGGATGAGGTACCCGTTGTGGGCATCATGGCCACAGGAGGAGGTGCCCGGGCCATGACC 96 0 

110 7 TCACTCTACGGCCACCTATTGGCCTTGCAGAAGCTGGGCCTCCTAGACTGTGTGACCTAC 116 6 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

961 TCACTCTACGGCCACCTATTGGCCTTGCAGAAGCTGGGCCTCCTAGACTGTGTGACCTAC 10 20 

116 7 TTCAGTGGCATCTCTGGCTCTACGTGGACAATGGCCCACCTGTACGGGGACCCTGAGTGG 12 26 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1021 TTCAGTGGCATCTCTGGCTCTACGTGGACAATGGCCCACCTGTACGGGGACCCTGAGTGG 1080 

122 7 TCGCAGAGGGACCTGGAGGGACCTATCAGATACGCCCGGGAGCACCTGGCCAAGAGCAAG 12 86 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1081 TCGCAGAGGGACCTGGAGGGACCTATCAGATACGCCCGGGAGCACCTGGCCAAGAGCAAG 1140 

1287 CTGGAGGTCTTTTCCCCAGAGCGCCTGGCGAGCTACCGCCGGGAGCTGGAGCTGCGGGCT 13 46 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1141 CTGGAGGTCTTTTCCCCAGAGCGCCTGGCGAGCTACCGCCGGGAGCTGGAGCTGCGGGCT 12 00 

13 4 7 GAGCAGGGCCACCCCACGACCTTTGTGGACCTGTGGGCGCTAGTGCTGGAGTCCATGCTG 14 06 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1201 GAGCAGGGCCACCCCACGACCTTTGTGGACCTGTGGGCGCTAGTGCTGGAGTCCATGCTG 12 6 0 

140 7 CACGGCCAGGTGATGGATCAGAAGCTGTCAGGACAGAGAGCCGCCCTGGAACGGGGTCAG 14 6 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1261 CACGGCCAGGTGATGGATCAGAAGCTGTCAGGACAGAGAGCCGCCCTGGAACGGGGTCAG 13 20 

146 7 AAC CCTCTGCCCCTCTACTT GAGC C T C AATGTC AAAG AG AAC AAT C T GGAGAC AC T GGAC 15 26 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1321 AAC CCTCTGCCCCTCTACTT GAGC C TC AATGTC AAAGAGAAC AAT C T GGAGAC AC T GGAC 13 80 

152 7 TTCAAGGAGTGGGTTGAGTTCTCCCCCTATGAGGTCGGTTTCCTGAAGTACGGGGCCTTC 15 86 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1381 TTCAAGGAGTGGGTTGAGTTCTCCCCCTATGAGGTCGGTTTCCTGAAGTACGGGGCCTTC 14 40 

1587 GTCCCTCCTGAGCTCTTCGGCTCCGAGTTCTTCATGGGACGGCTGATGAGGAGGATCCCG 16 46 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

14 41 GTCCCTCCTGAGCTCTTCGGCTCCGAGTTCTTCATGGGACGGCTGATGAGGAGGATCCCG 15 00 

16 47 GAGCCCCGGATCTGCTTTCTGGAAGCCATCTGGAGCAACATTTTCTCCCTGAACCTGCTG 17 06 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1501 GAGCCCCGGATCTGCTTTCTGGAAGCCATCTGGAGCAACATTTTCTCCCTGAACCTGCTG 1560 

170 7 GATGCCTGGTATGACCTCACCAGTTCTGGGGAGTCCTGGAAACAGCACATCAAGGACAAG 17 6 6 
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176 7 ACCAGGAGCTTAGAGAAGGAGCCCCTGACCACCTCGGGGACCTCCTCGCGGCTGGAGGCC 18 26 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

16 21 ACCAGGAGCTTAGAGAAGGAGCCCCTGACCACCTCGGGGACCTCCTCGCGGCTGGAGGCC 16 80 

182 7 TCGTGGCTGCAGCCAGGCACGGCGCTGGCCCAGGCATTTAAAGGCTTCCTGACAGGCAGG 18 86 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1681 TCGTGGCTGCAGCCAGGCACGGCGCTGGCCCAGGCATTTAAAGGCTTCCTGACAGGCAGG 17 40 

188 7 CCCCTCCACCAGCGCAGCCCCAACTTCCTCCAGGGCCTCCAGCTGCACCAGGACTACTGT 19 46 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

17 41 CCCCTCCACCAGCGCAGCCCCAACTTCCTCCAGGGCCTCCAGCTGCACCAGGACTACTGT 18 00 

1947 AGCCACAAAGACTTCTCCACCTGGGCAGACTACCAGCTTGACTCCATGCCCAGCCAGCTG 20 06 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1801 AGCCACAAAGACTTCTCCACCTGGGCAGACTACCAGCTTGACTCCATGCCCAGCCAGCTG 18 6 0 

200 7 ACCCCCAAGGAGCCCCGGCTCTGCCTGGTGGACGCCGCCTACTTCATCAACACCAGCTCT 20 6 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1861 ACCCCCAAGGAGCCCCGGCTCTGCCTGGTGGACGCCGCCTACTTCATCAACACCAGCTCT 19 20 

206 7 CCCTCCATGTTCCGGCCAGGCCGCAGGCTGGACCTCATCCTCTCCTTCGACTACTCCCTA 2126 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1921 CCCTCCATGTTCCGGCCAGGCCGCAGGCTGGACCTCATCCTCTCCTTCGACTACTCCCTA 19 80 

212 7 TCTGCGCCCTTCGAGGCACTGCAGCAGACGGAGCTGTACTGCCGGGCCCGGGGGCTGCCC 2186 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1981 TCTGCGCCCTTCGAGGCACTGCAGCAGACGGAGCTGTACTGCCGGGCCCGGGGGCTGCCC 20 40 

2187 TTCCCCCGGGTGGAACCCAGCCCTCAGGACCAGCACCAGCCAAGGGAATGCCACCTCTTC 22 46 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
20 41 TTCCCCCGGGTGGAACCCAGCCCTCAGGACCAGCACCAGCCAAGGGAATGCCACCTCTTC 2100 

22 4 7 TCAGACCCCGCCTGCCCCGAGGCCCCGATCCTGCTGCACTTCCCGCTGGTCAATGCCTCC 23 06 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2101 TCAGACCCCGCCTGCCCCGAGGCCCCGATCCTGCTGCACTTCCCGCTGGTCAATGCCTCC 216 0 

230 7 TTCAAGGACCACTCAGCCCCCGGTGTCCAGCGCAGCCCCGCAGAGCTCCAGGGTGGCCAA 23 6 6 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2161 TTCAAGGACCACTCAGCCCCCGGTGTCCAGCGCAGCCCCGCAGAGCTCCAGGGTGGCCAA 22 20 

236 7 GTGGATCTCACCGGGGCCACCTGCCCCTACACCCTGTCCAACATGACCTACAAGGAGGAA 2 4 26 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2221 GTGGATCTCACCGGGGCCACCTGCCCCTACACCCTGTCCAACATGACCTACAAGGAGGAA 22 80 

2 42 7 GACTTCGAGCGCCTGCTGCGGCTCAGTGACTACAACGTGCAGACCAGCCAGGGTGCCATC 2 4 86 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2281 GACTTCGAGCGCCTGCTGCGGCTCAGTGACTACAACGTGCAGACCAGCCAGGGTGCCATC 23 40 

2 48 7 CTGCAGGCCCTGAGGACCGCGCTGAAGCACCGGACTCTAGAGGCGAGGCCTCCAAGGGCA 25 46 

23 41 CTGCAGGCCCTGAGGACCGCGCTGAAGCACCGGACTCTAGAGGCGAGGCCTCCAAGGGCA 2 4 00 

25 4 7 CAGACCTGA 2 555 

I I I I I I I I I 
2 401 CAGACCTGA 2 409 
-EndFragment — > 
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